




































En	 este	 trabajo	 se	 han	 analizado	 un	 total	 de	 40	 líneas	 T-DNA	 de	 Solanum	 lycopersicum	
variedad	Money	Maker,	transformadas	con	una	trampa	de	intensificadores.	Para	ello	se	han	




Aplicando	 este	 abordaje	 se	 han	 detectado	 tres	 nuevos	 mutantes.	 Uno	 de	 ellos	 con	 el	
desarrollo	radicular	afectado	y	los	otros	dos	con	un	fenotipo	compacto	en	la	parte	aérea.	En	
todos	ellos	se	ha	realizado	la	caracterización	fenotípica	in	vitro	e	in	vivo	y	la	caracterización	
genética.	 Se	 ha	 determinado	 el	 tipo	 de	 mutación,	 el	 número	 de	 insertos	 integrados	 y,	
combinando	ambos	análisis,	la	presencia	de	cosegregación	entre	algún	inserto	T-DNA	con	el	

















A	 good	 approach	 for	 this	 purpose	 is	 the	 generation	 of	 mutants	 and	 its	 subsequent	
characterization.	 If	T-DNA	 is	used	as	a	mutagenic	agent,	besides	generating	a	mutant,	 the	
affected	 gene	 remains	 tagged	 by	 the	 insert	 which	 sequence	 is	 known,	 which	 makes	 the	
cloning	process	simpler	and	faster.	
	









this	 two	 analysis,	 the	 determination	 of	 cosegregation	 between	 a	 T-DNA	 insert	 with	 the	
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En	 términos	 botánicos	 esta	 especie	 es	
herbácea,	 perenne,	 pilosa	 y	 suele	 alcanzar	 un	
metro	 de	 altura.	 Las	 hojas	 están	 compuestas	
por	 foliolos	de	 tamaño	variable	y	 se	disponen	
de	forma	alternada	a	lo	largo	del	tallo	principal.	
Es	 de	 reproducción	 autógama	 debido	 a	 su	
morfología	 floral.	 Las	 flores	 se	 disponen	 en	
racimos	y	 cada	una	está	 constituida	por	 cinco	
sépalos	y	 cinco	pétalos	de	color	amarillo.	Con	
función	reproductiva	se	encuentra	la	estructura	
formada	 por	 cinco	 estambres	 y	 el	 pistilo.	 El	
engrosamiento	 del	 ovario	 da	 lugar	 a	 frutos	







regiones	de	 la	 costa	oeste	 sudamericana	concretamente	en	 los	países:	Chile,	Perú	y	Ecuador.	Más	
Figura	 1	 Anatomía	 de	 Solanum	 lycopersicum.	 A.	
Rama.	 B.	 Hoja.	 C.	 Vista	 abaxial	 de	 la	 flor.	 D.	 Vista	


























recombinación…)	 también	 se	 dispone	 de	 una	 gran	 variedad	 de	 mapas	 con	 muchos	 marcadores	
moleculares	(i.e.	SNPs)	asociados	a	regiones	de	interés	(Gerszberg	et	al.,	2015).	Por	último,	presenta	














de	 aumentar	 su	 rendimiento	 (producción	 por	
unidad	de	superficie).	Además,	se	han	conseguido	
avances	 en	 términos	 de	 calidad	 externa	 y	
postcosecha	 del	 fruto,	 reducción	 del	 tiempo	 de	
cosecha	 y	 resistencia	 a	 estreses	 bióticos.	 Sin	






proceso	 puede	 prolongarse	 hasta	 veinte	 años	 cuando	 queremos	 introgresar	 caracteres	 que	 se	
encuentran	en	genomas	silvestres	(Rubio	et	al.,	2016).	Se	utilizan	estas	especies	porque	sobre	ellas	no	
ha	 actuado	 la	 presión	 de	 selección	 y	 mantienen	 genes	 que	 ya	 no	 están	 presentes	 en	 la	 especie	
cultivada,	hecho	muy	útil	para	los	mejoradores.	Además,	estos	tiempos	de	mejora	característicos	de	
la	mejora	clásica	se	están	viendo	reducidos	por	la	aplicación	de	marcadores	moleculares	y	técnicas	de	
cultivo	 in	 vitro	 que	 pueden	 acelerar	 estos	 procesos,	 así	 como	 ampliar	 las	 fuentes	 de	 variación	
disponibles	(Foolad	y	Panthee,	2012).	
	











que	 abarca	 un	 gran	 espectro	 de	 técnicas	 que	 proporcionan	 una	 serie	 de	 ventajas	 frente	 a	 otras	
técnicas	 de	 cultivo.	 Entre	 estas	 técnicas	 podemos	 encontrar	 la	 micropropagación,	 utilizada	 para	
Figura	 2	 Comparación	 entre	 la	 especie	 silvestre	 S.	





multiplicar	 plantas	 y	 mantener	 genotipos	 de	 interés	 (Namitha	 y	 Negi,	 2013).	 También	 es	 posible	
sanear	cultivos	de	enfermedades	víricas	mediante	microinjertos	(Roldán	et	al.,	2005).	Además,	existe	
una	 gama	 de	 posibilidades	 para	 abordar	 la	 mejora	 genética	 por	 métodos	 biotecnológicos.	 La	











o	 pocos	 genes	 en	 el	 genoma	 vegetal	 con	 la	 ayuda	 de	 vectores	 bacterianos	 como	 Agrobacterium	
tumefaciens.	Esta	 técnica	permite	 introducir	genes	de	especies	 filogenéticamente	muy	alejadas	en	
muy	poco	tiempo	(Sun	et	al.,	2015)	lo	cual	ha	supuesto	un	gran	avance	tanto	desde	el	punto	de	vista	
básico	 como	 aplicado.	 Además,	 con	 relación	 a	 este	 trabajo,	 cabe	 mencionar	 que	 es	 posible	 la	
utilización	 de	 esta	 técnica	 para	 producir	 mutaciones	 en	 la	 especie	 transformada,	 procedimiento	
conocido	como	mutagénesis	insercional.	La	mutagénesis	ocurre	por	la	inserción	de	forma	aleatoria	de	
un	 fragmento	 de	 secuencia	 conocida	 (T-DNA,	 transposón,	 …)	 en	 el	 genoma,	 pudiendo	 truncar	 la	
secuencia	 de	 un	 gen	 endógeno	 o	 posicionarse	 cerca	 de	 éste	 y	 alterar	 su	 expresión,	 dando	 como	
resultado	un	fenotipo	mutante	asociado	al	evento	de	inserción.		
	
De	 forma	más	 reciente	 se	 están	 aplicando	 técnicas	 de	 edición	 génica,	 entre	 ellas	 una	 de	 la	 más	
utilizada	es	 la	que	emplea	el	 sistema	CRISPR/Cas9.	Con	esta	 técnica	es	posible	modificar	de	 forma	




Todas	 las	 aplicaciones	 del	 cultivo	 in	 vitro	 derivan	 de	 la	 capacidad	 de	 regeneración	 que	 tienen	 las	
células	vegetales	gracias	a	mantener	su	totipotencia	a	lo	largo	del	desarrollo.	Esto	permite	que	al	ser	
cultivadas	en	las	condiciones	adecuadas,	pueden	dar	lugar	a	organismos	u	órganos	completos	a	partir	
de	 una	 sola	 célula	 (Skoog	 y	 Miller,	 1957).	 Por	 ejemplo,	 en	 el	 caso	 de	 querer	 obtener	 plantas	
	
-	5	-	
transgénicas	 es	 necesario	 poder	 regenerar	 una	 planta	 a	 partir	 de	 una	 célula	 previamente	
transformada.	
	
Existen	 dos	 posibles	 respuestas	 morfogenéticas,	 la	 embriogénesis	 somática	 y	 la	 organogénesis	
adventicia.	 Respecto	 a	 la	 organogénesis,	 se	 trata	 de	 un	 proceso	mediante	 el	 cual	 a	 partir	 de	 un	
explante	que	carece	de	meristemos	se	forman	brotes	o	raíces.	De	forma	empírica	se	han	determinado	
todos	 los	 parámetros	 necesarios	 para	 una	 regeneración	 satisfactoria	 en	 diferentes	 cultivares	 de	
tomate.	Estos	parámetros	son	fundamentalmente	el	tipo	de	explante	(órgano,	edad	y	tamaño),	 las	
condiciones	de	cultivo,	y	la	composición	del	medio	de	cultivo	(Gerszberg	et	al.,	2015).	Esta	última	es	








de	 cultivos	 se	 les	 denomina	 recalcitrantes.	 En	 este	 caso	 es	 evidente	 que	 existe	 un	 componente	
genético	 en	 todos	 estos	 comportamientos	 y	 que	 el	 descubrimiento	 de	 cuáles	 son	 los	 genes	
involucrados	facilitaría	la	mejora	de	los	protocolos.	Así,	por	ejemplo,	en	un	estudio	sobre	regeneración	
en	tres	cultivares	de	tomate	diferentes,	se	encontró	una	gran	diversidad	entre	ellos	con	relación	a	su	








estudiar	o	modificar.	 Por	 tanto,	 un	aspecto	 importante	es	descubrir	 cuáles	 son	estos	 genes	 clave.	
Aunque	 existen	 numerosas	 metodologías	 para	 abordar	 este	 problema,	 una	 de	 las	 que	 mejores	
resultados	ha	dado	es	 la	 identificación	de	mutantes	 y	posterior	 identificación	del	 gen	alterado.	 La	






donde	 identificaron	 3.417	 mutantes	 de	 un	 total	 de	 13.000	 familias	 generadas.	 Aunque	 esta	
metodología	 reporte	 un	 buen	 numero	 de	mutantes,	 la	 clonación	 del	 gen	 alterado	 es	 complicada,	





se	 inserta	 en	 el	 genoma	de	 la	 especie	 receptora	 puede	 alterar	 la	 expresión	de	un	 gen	 endógeno,	
quedando	éste	etiquetado	por	la	presencia	de	un	fragmento	de	ADN	de	secuencia	conocida,	ya	sea	
un	 transposón	 o	 un	 T-DNA.	 La	 principal	 ventaja	 de	 generar	 poblaciones	 con	 este	 método	 en	
comparación	con	los	métodos	tradicionales	es	que	se	conoce	la	secuencia	que	se	inserta	y	que	está	









de	 un	 método	 de	 transformación	 de	 elevada	 eficacia,	 ya	 que	 como	 en	 cualquier	 programa	 de	
mutagénesis	el	objetivo	es	obtener	el	mayor	número	de	eventos	fundadores	de	organismos	mutantes	




































El	 T-DNA	utilizado	 como	 trampa	de	 intensificadores	 contiene	 un	 promotor	mínimo	 fusionado	 a	 la	
región	estructural	del	 gen	uidA.	 Ese	promotor	por	 sí	mismo	no	da	 lugar	a	niveles	 significativos	de	
proteína	 GUS.	 Por	 tanto,	 es	 necesario	 que	 el	 inserto	 se	 encuentre	 en	 el	 área	 de	 acción	 de	 un	




lo	 que	 sólo	 se	 observa	 expresión	 del	 gen	 delator	 cuando	 se	 inserta	 en	 un	 intrón	 del	 gen.	 La	
construcción	utilizada	en	este	trabajo	fue	la	trampa	de	intensificadores,	ya	que	el	rango	de	eventos	
Figura	3	Esquema	representativo	de	las	tres	trampas	génicas.	(A)	DNA	genómico.	(B)	














de	tiempo	que	abarca	desde	la	emergencia	de	 la	radícula	hasta	 la	formación	de	 las	primeras	hojas	






















de	7.000	 líneas	T-DNA	de	S.	 lycopersicum	y	especies	 silvestres	 relacionadas	 (S.	pimpinellifolium,	 S.	
pennellii	y	S.	galapagense)	para	llevar	a	cabo	un	programa	de	mutagénesis	insercional.	El	propósito	
principal	 de	 este	 proyecto	 es	 identificar	 genes	 que	 controlen	 caracteres	 de	 relevancia	 tanto	
agronómica	 como	 científica.	 Actualmente	 esta	 colección	 de	 líneas	 ya	 ha	 reportado	 numerosos	






T-DNA	 generadas	 para	 detectar	 nuevos	mutantes	 y	 evaluar	 líneas	 previamente	 identificadas	 para	
profundizar	en	su	caracterización	fenotípica	y	genética.	Para	ello	se	han	analizado	un	total	de	33	líneas	
T-DNA	 de	 tomate	 para	 identificar	 nuevos	 mutantes	 y	 7	 líneas	 preseleccionadas	 por	 haber	 visto	



























Este	promotor	 truncado	proveniente	del	virus	del	mosaico	de	 la	coliflor	 (CaMV)	contenía	una	caja	
TATA	lo	cual	le	hacía	incapaz	de	expresarse	si	no	estaba	influido	por	un	intensificador	de	algún	gen	
endógeno	(Figura	4).	La	transformación	con	este	vector	introducido	en	una	cepa	de	Agrobacterium	



















Para	 realizar	 los	 experimentos	 de	 cultivo	 in	 vitro	 fue	 necesario	 preparar	 los	 medios	 necesarios.	
Además	de	sales	minerales,	 sacarosa	y	vitaminas,	dependiendo	de	 la	 finalidad	del	experimento,	 la	
composición	del	medio	fue	variando	en	diferentes	componentes.	A	continuación,	se	muestran	todos	





	 MG	 MB3	 α	 β	 IKZ	 Ɛ	
Sales	minerales	a	 MS/2	 MS	 MS	 MS	 MS	 MS	
Sacarosa	[g/L]	 10,0	 30,0	 20,0	 20,0	 30,0	 30,0	
Inositol	[g/L]	 	 0,1	 0,1	 0,1	 0,1	 0,1	
Tiamina-HCl	[mg/L]	 	 1	 1	 1	 	 	
Vitaminas	b		 	 	 	 	 SH	 SH	
Acido	indolacético	[mg/L]	 	 	 0,1	 0,1	 4,0	 4,0	
Kinetina	[mg/L]	 	 	 	 	 4,0	 4,0	
Zeatina	[mg/L]	 	 	 	 	 1,0	 1,0	





























Tras	 sembrar	 las	 semillas	 en	 los	 botes	 con	 medio	 de	 germinación	
pasaron	7	días	en	la	cámara	de	cultivo.	En	ese	momento	el	material	
vegetal	 se	 encontraba	 en	 el	 estado	 óptimo	 para	 la	 realización	 del	
cultivo	de	explantes	y	ápices	meristemáticos.	Para	ello	se	realizaron	





con	 la	 finalidad	 de	 evaluar	 el	 fenotipo	 de	 la	 parte	 aérea	 y	 del	
Figura	5	Esquema	de	los	cortes	(en	
rojo)	a	realizar	en	una	plántula	de	
tomate	 para	 la	 obtención	 de	























Una	 planta	 cultivada	 in	 vitro	 se	 encuentra	 en	 condiciones	 de	 elevada	 humedad,	 baja	 intensidad	


















aclimatación	 se	 fue	 levantando	a	 lo	 largo	de	 los	 días	 posteriores	 con	 la	 finalidad	de	 reducir	 dicha	
humedad.	 Una	 vez	 aclimatadas	 las	 plantas	 se	 trasplantaron	 a	 macetas	 de	 mayor	 diámetro	 para	
permitir	su	crecimiento	ex	vitro	hasta	alcanzar	el	desarrollo	de	una	planta	adulta	con	 la	 formación	
correspondiente	de	flores	y	frutos.	En	el	invernadero	donde	se	cultivaron	que	disponía	de	control	de	





Ca(NO3)2·4H2O	 2,360	g·L-1	 	 	ZnSO4·5H2O	 14,00	mg·L-1	
KNO3	 1,012	g·L-1	 	 MnO4·5H2O	 33,20	mg·L-1	
MgSO4·7H2O	 0,980	g·L-1	 	 CuSO4·5H2O	 2,60	mg·L-1	
KH2PO4	 0,272	g·L-1	 	 H3BO3	 38,00	mg·L-1	




en	 los	 primeros	 estadios	 de	 crecimiento,	 se	 realizó	 una	 evaluación	 fenotípica	 continua	 desde	 la	
germinación	 de	 las	 semillas	 hasta	 el	 estado	 de	 planta	 axénica	 derivada	 del	 cultivo	 de	 ápices	
meristemáticos.	 Además,	 gracias	 al	 cultivo	 de	 los	 explantes	 de	 cotiledón	 se	 pudo	 analizar	 si	 esas	
plantas	tenían	afectada	su	capacidad	de	regeneración	adventicia.		
	




axénicas.	Una	vez	comprobada	 la	emisión	de	 la	radícula	 las	semillas	se	plantaban	directamente	en	
macetas	de	9	cm	de	diámetro	con	el	mismo	sustrato	utilizado	para	la	aclimatación.	
	












fueran	 mutantes	 (homocigotos	 y	 hemicigotos)	 y	 ¼	 WT	 (acigotos).	 Si	 el	 modo	 de	 herencia	 de	 la	











Las	 líneas	 T-DNA	 analizadas	 contaban	 en	 su	 construcción	 con	 el	 gen	 nptII	 bajo	 el	 control	 de	 un	



























llevar	 unas	 pocas	 semanas	 de	 trabajo.	 En	 el	 segundo	 caso	 la	 clonación	 del	 gen	 responsable	 sería	
mucho	más	complicada	ya	que	es	necesario	seguir	una	estrategia	de	mapeo	por	secuenciación	para	





























grupo	 por	 haber	 detectado	 alguna	 alteración	 en	 el	 desarrollo	 vegetativo	 de	 la	 parte	 aérea,	 se	
presentan	los	resultados	obtenidos	en	otras	dos	líneas	T-DNA,	la	2751	ET	MM	y	la	2118	ET	MM,	que	
presentaron	 un	 desarrollo	más	 compacto	 en	 su	 parte	 aérea.	 A	 continuación	 se	 detallan	 de	 forma	




































































	 Segregación	 WT	 M	 Total	 χ2	
	Experimento	in	vitro	1	
Observada	 22	 2	 24	 3,56	
Esperada	(3:1)	 18	 6	
Experimento	in	vitro	2	
Observada	 34	 7	 41	 1,37	
Esperada	(3:1)	 30,75	 10,25	
Experimento	in	vivo		
Observada	 44	 3	 47	 8,69	
Esperada	(3:1)	 35,25	 11,75	
Datos	acumuladosa	









que	 las	 65	 plantas	 analizadas	 eran	 sensibles	 a	 la	 kanamicina.	 Esto	 puede	 tener	 diferentes	













En	 este	 trabajo,	 además	 de	 identificar	 nuevos	 mutantes	 mediante	 el	 escrutinio	 de	 una	 pequeña	
colección	de	líneas	T-DNA	que	no	se	habían	analizado	previamente,	también	se	ha	llevado	a	cabo	la	








se	 produjo	 a	 los	 7	 días	 del	 cultivo	 de	 semillas	 TG2	 en	medio	 de	 germinación	MG.	 Se	 detectaron	






que	el	 fenotipo	 compacto	 en	planta	 axénica	 coincidía	 con	 los	 datos	obtenidos	 anteriormente.	 Las	
plantas	mutantes	presentaban	un	menor	crecimiento	y	el	tamaño	de	los	entrenudos	era	menor	en	












En	 este	mutante	 se	 disponía	 de	muy	 poco	material	 de	 partida	 por	 lo	 que	 se	 intentó	 aclimatar	 el	
material	obtenido	in	vitro	para	poder	evaluarlo	también	in	vivo.	Además,	aunque	in	vitro	no	se	pudo	
determinar	con	totalidad	seguridad	el	fenotipo	de	algún	individuo,	al	llevarlo	al	invernadero	se	pudo	


















	 Segregación	 WT	 M	 Total	 χ2	




Con	 la	 finalidad	 de	 determinar	 la	 resistencia	 a	 la	 kanamicina	 de	 los	 individuos	 de	 esta	 línea	 se	
subcultivaron	yemas	axilares	de	todos	los	individuos	en	medio	de	cultivo	β	y	se	evaluó	la	capacidad	













Esperada	(15:1)	 14,06	 0,94	 1,00	
	 	 		
4.2.3	Análisis	de	cosegregación	fenotipo	–	inserto	de	T-DNA	































































	 Segregación	 WT	 M	 Total	 χ2	
	Experimento	in	vitro	1	
(2118-1)	












Observada	 16	 3	 19	 0,86	
Esperada	(3:1)	 14,25	 4,75	
Datos	acumulados	a	








desviación	 respecto	de	 los	 datos	 esperados	 en	un	 fenómeno	de	 subletalidad	 asociado	 al	 fenotipo	




llegar	 a	 saber	 con	 total	 seguridad	 esta	 información.	 Cuando	 se	 analizan	 familias	 TG3	 se	 puede	
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averiguar	 el	 número	de	 insertos	 que	 al	menos	 tenía	 la	 línea	 porque	 los	 que	 en	 esa	 familia	 hayan	
quedado	en	acigosis	no	será	posible	detectarlos.	En	estos	casos	lo	que	se	pretende	no	es	tanto	conocer	











	 Segregación	 KanR	 KanS	 Total	 χ2	
	Experimento	1	
Observada	 28	 7	












Segregación	 WT	 M	 WT	 M	
Observada	 22	 7	 6	 0	
35	 2,37	
Esperada	 17,5	 8,75	 8,75	 0	
	
















de	3000	 líneas	T-DNA	de	S.	 lycopersicum	así	como	otras	3500	 líneas	de	algunas	especies	silvestres	
relacionadas	como	S.	pimpinellifolium,	S.	pennellii		y	S.	galapagense.	La	finalidad	de	esta	generación	
en	masa	de	 líneas	 transgénicas	es	 la	 identificación	de	mutantes	para	 la	posterior	 clonación	de	 los	
genes	afectados	y	etiquetados	por	el	T-DNA.	Este	primer	paso	no	podría	haberse	realizado	sin	técnicas	
eficientes	de	transformación	genética	para	las	especies	implicadas.	La	eficiencia	de	un	protocolo	de	
transformación	 va	 en	 consonancia	 con	 el	 número	 de	 plantas	 diploides	 que	 se	 obtienen	mediante	
eventos	 de	 transformación	 independiente.	 En	 nuestro	 grupo,	 se	 ha	 alcanzado	 una	 eficacia	 útil	 de	
transformación	en	el	tomate	de	20-25%,	indicando	que	por	cada	100	explantes	se	obtienen	de	20	a	
25	plantas	diploides	transgénicas.	En	alguna	de	las	especies	silvestres	que	también	han	sido	incluidas	







12	 plantas	 TG2	 por	 línea.	 Debido	 a	 esto,	 es	 necesario	 trabajar	 minimizando	 el	 gasto	 de	 tiempo,	
recursos	y	espacio.	En	este	contexto	el	cultivo	in	vitro	muestra	una	gran	ventaja	respecto	al	cultivo	
convencional	 para	 realizar	 escrutinios	 de	 grandes	 poblaciones	 mutagenizadas	 ya	 que	 es	 posible	
cultivar	muchos	individuos	en	poco	tiempo,	en	un	espacio	muy	reducido	y	con	un	control	exhaustivo	
de	 las	condiciones	ambientales	en	 las	que	se	cultivan	 las	plantas.	Además,	este	tipo	de	cultivo	nos	
permite	 multiplicar	 y	 mantener	 genotipos	 mutantes	 de	 interés	 para	 caracterizarlos	 mejor	



































es	fácilmente	explicable	por	 los	efectos	que	puede	tener	 la	mutación	en	 las	etapas	de	crecimiento	
temprano	de	las	plántulas.	Por	ejemplo,	si	la	mutación	afecta	al	desarrollo	de	la	raíz	embrionaria,	no	
sería	extraño	que	algunas	plantas	mutantes	no	lleguen	siquiera	a	poder	iniciar	su	germinación	debido	

















se	 ha	 comentado,	 es	 posible	 que	 esto	 se	 deba	 a	 una	 inserción	 parcial	 del	 T-DNA	 y	 que	 como	
consecuencia	el	gen	nptII	no	se	haya	integrado	o	no	sea	funcional.	Aunque	esto	es	muy	poco	probable	
por	el	método	de	obtención	de	las	plantas	transgénicas,	para	determinar	si	se	ha	producido	alguno	de	
estos	 eventos	 sería	 necesario	 realizar	 un	 análisis	 molecular	 de	 las	 plantas	 sensibles.	 Un	 posible	





























En	 ninguno	 los	 tres	 mutantes	 estudiados	 se	 puede	 descartar	 la	 posibilidad	 de	 que	 exista	
cosegregación.	Hay	que	tener	en	cuenta	que	nunca	se	puede	estar	totalmente	seguro	de	la	existencia	
de	cosegregación	ya	que	siempre	cabe	una	mínima	posibilidad	de	que	aparezca	alguna	planta	mutante	










15%.	 Este	 porcentaje	 es	 difícilmente	 comparable	 con	 el	 que	 aparece	 en	 otros	 trabajos	 con	 otras	























El	 sistema	 radicular	 de	 una	 planta	 es	muy	 importante	 para	 su	 desarrollo	 ya	 que	 se	 encarga	 de	 la	
absorción	de	nutrientes	y	agua,		actúa	como	órgano	de	reserva	de	algunas	sustancias	y	constituye	la	







serie	 de	 evaluaciones	 fenotípicas	 que	 se	 realizan	 normalmente	 en	 este	 tipo	 de	mutantes	 y	 sería	
necesario	llevar	a	cabo	para	caracterizar	mejor	la	alteración	presente	en	estos	mutantes.	Primero,	se	
evalúa	el	fenotipo	cuando	se	cultivan	explantes	de	ápices	meristemáticos	en	medios	con	diferentes	







En	 cuanto	al	 etileno,	mutantes	deficientes	en	 receptores	de	etileno,	descritos	en	 tomate	 como	nr	
















2751	 ET	 MM.	 Se	 ha	 realizado	 una	 primera	 aproximación	 fenotípica	 y	 se	 han	 clasificado	 en	 esta	
categoría	porque	el	fenotipo	mutante	se	caracteriza	por	contar	con	entrenudos	más	cortos,	menor	
crecimiento	y	un	mayor	número	de	hojas.	Los	pasos	a	seguir	para	la	caracterización	más	exhaustiva	
del	 fenotipo	 empiezan	 por	 elaborar	 un	 gráfico	 recogiendo	 los	 datos	 sobre	 los	 tamaños	 de	 los	
entrenudos,	 las	 alturas	 y	 el	 número	 de	 hojas,	 y	 en	 dos	 grupos,	 uno	 de	M	 y	 otro	 de	WT	 realizar	




de	crecimiento	en	medios	con	diferentes	concentraciones	de	hormonas	así	 como	 la	 realización	de	
injertos	El	motivo	principal	para	realizar	este	tipo	de	análisis	hormonales	es	porque	se	han	descrito	
mutantes	 de	 este	 tipo	 en	 diferentes	 cultivos.	 Estos	 mutantes	 han	 resultado	 ser	 deficientes	 en	
reguladores	del	crecimiento.	Por	ejemplo,	en	tomate,	mutantes	para	la	síntesis	de	giberelinas	(GA)	
mostraban	menor	tamaño	de	crecimiento	(Xiao	et	al.,	2006).	Otra	grupo	hormonal	a	tener	en	cuenta	
cuando	 se	 presentan	 estos	 fenotipos	 son	 los	 brasinosteroides	 (BR),	 ya	 que	mutantes	 para	 la	 ruta	
biosintética	de	estos	también	han	mostrado	un	fenotipo	compacto.	En	el	caso	del	tomate,	un	ejemplo	









 Se	 han	 analizado	 un	 total	 de	 40	 líneas	 de	 T-DNA	 de	 tomate,	 33	 de	 ellas	 sin	 información	
fenotípica	 previa	 y	 7	 con	 algún	 indicio	 de	 exhibir	 un	 fenotipo	mutante	 por	 observaciones	








 La	 2646	 ET	 MM	 presenta	 alteraciones	 en	 el	 enraizamiento	 secundario,	 tanto	 en	 la	 raíz	
embrionaria	como	en	las	raíces	adventicias	procedentes	de	ápices	meristemáticos.	Se	trata,	
de	una	mutación	monogénica	recesiva	con	cierta	subletalidad.	Al	no	haber	detectado	ninguna	











recesiva	 con	 cierta	 subletalidad.	 Al	 no	 disponer	 de	 semillas	 TG2	 viables	 no	 se	 ha	 podido	
analizar	el	número	de	insertos	T-DNA.	Sin	embargo	se	dispone	de	una	familia	TG3	que	segrega	
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